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Caracterización molecular de aislamientos de Shigella sonnei 
recuperados en el programa de vigilancia por el laboratorio 
de la enfermedad diarreica aguda en Colombia
Nórida Vélez, Paula Lucía Díaz, Catering Rodríguez, Adriana Bautista,
Lucy Angeline Montaño, María Elena Realpe
Grupo de Microbiología, Instituto Nacional de Salud, Bogotá, D.C., Colombia 
Introducción. En Colombia, Shigella sonnei es uno de los serotipos más frecuentemente aislados 
(53,4 %) de muestras clínicas humanas asociadas a la enfermedad diarreica aguda. La identificación 
de patrones de restricción del ADN mediante electroforesis en gel de campo pulsado constituye la base 
de la vigilancia molecular de S. sonnei.
Objetivo. Establecer la base de la vigilancia molecular de S. sonnei en Colombia mediante electroforesis 
en gel de campo pulsado.
Materiales y métodos. Se estudiaron 102 de los 2.048 aislamientos de S. sonnei remitidos por la Red 
Nacional de Laboratorios entre 1997 y marzo del 2013; la selección se hizo de acuerdo con el patrón 
de resistencia antimicrobiana, el origen de la muestra y la relación con brotes. Se determinó el patrón 
genético mediante electroforesis en gel de campo pulsado con las enzimas de restricción XbaI y Blnl, 
según el protocolo de la red PulseNet International. El análisis de los patrones electroforéticos se hizo 
con el programa GelCompar II, versión 4.0.
Resultados. Se obtuvieron 42 patrones electroforéticos con una similitud de 70 a 100 %. El patrón más 
frecuente fue COIN08J16X01.0017 (17,6 %), seguido por los patrones COIN04J16X01.0004 (9,8 %) 
y COIN02J16X01.0002 (5,8 %), y el 66,8 % restante se asoció con otros patrones electroforéticos. El 
análisis de brotes demostró la relación genética de cada brote con 100 % de similitud en la identificación; 
el patrón más frecuente en los brotes fue el COIN08J16X01.0017 (17,1 %).
Conclusión. Se estableció la base de datos genotípicos de aislamientos de S. sonnei a nivel nacional 
mediante electroforesis en gel de campo pulsado; se incluyeron los 42 patrones únicos identificados 
en este estudio.
Palabras clave: Shigella sonnei, electroforesis en gel de campo pulsado, vigilancia epidemiológica, 
Colombia.
doi: http://dx.doi.org/10.7705/biomedica.v35i3.2622
Molecular characterization of Shigella sonnei isolates recovered by the Laboratory Surveillance 
Program for Acute Diarrheal Disease in Colombia
Introduction: In Colombia, Shigella sonnei is one of the most frequently isolated serotypes (53.4%) in 
human clinical samples associated with diarrheal acute disease. The identification of DNA restriction 
patterns by pulsed field gel electrophoresis is the basis for the molecular surveillance of S. sonnei.
Objective: To establish the basis for the molecular surveillance of S. sonnei in Colombia using pulsed-
field gel electrophoresis. 
Materials and methods: We studied 102 of 2,048 S. sonnei isolates referred by the National Laboratory 
Network between 1997 and March, 2013; the selection was made according to the antimicrobial 
multiresistance profile, the source of samples, and the relation to outbreaks. The genetic profile 
was determined by pulsed field gel electrophoresis using the restriction enzymes XbaI and BlnI in 
accordance with the PulseNet International protocol. The electrophoretic patterns were analyzed with 
the GelCompare II, version 4.0 software.
Results: We obtained 42 electrophoretic patterns with a 70% to 100% similarity. The most frequent 
pattern was COIN08J16X01.0017 with 17.6%, followed by patterns COIN04J16X01.0004 with 
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9.8%, and COIN02J16X01.0002 with 5.8%, while the remaining 66.8% was associated with other 
electrophoretic patterns. The analysis of 10 outbreaks demonstrated their genetic relation with a 
100% of similarity; the most frequent pattern in outbreaks was COIN08J16X01.0017 with 17.1%.
Conclusion: The genotypic database for Shigella sonnei isolates was established using pulsed field 
gel electrophoresis including the 42 unique patterns identified in this study.
Key words: Shigella sonnei, electrophoresis, gel, pulsed-field, epidemiological surveillance, Colombia. 
doi: http://dx.doi.org/10.7705/biomedica.v35i3.2622
Shigella spp. es uno de los principales agentes 
patógenos causantes de enfermedad diarreica 
aguda. La shigelosis afecta principalmente a niños 
menores de cinco años, ancianos y personas 
inmunocomprometidas, y es uno de los principales 
problemas de salud a nivel mundial, especialmente 
en países en desarrollo con condiciones deficientes 
de higiene y con mala calidad en el suministro de 
agua (1-3).
Anualmente ocurren aproximadamente 165 millo-
nes de casos de shigelosis a nivel mundial, de los 
cuales el 99 % se reporta en países en desarrollo 
y 0,91 % en países industrializados; se estima que 
cada año 1,1 millones de personas mueren por 
infecciones asociadas a Shigella spp. Cerca de 
580.000 casos de shigelosis se notifican entre los 
viajeros procedentes de países industrializados y el 
60 % de las muertes ocurre en el grupo de menores 
de cinco años (4). La resistencia antimicrobiana 
de Shigella spp. ha llevado a introducir cambios 
en su manejo terapéutico en la mayor parte del 
mundo, lo cual ha reducido los tratamientos de 
elección (5).
El tratamiento antimicrobiano para las infecciones 
asociadas con Shigella spp. incluye la ampicilina, 
el trimetoprim-sulfametoxazol y el ácido nalidíxico, 
pero debido al aumento a nivel mundial de la 
resistencia de Shigella spp. a la mayoría de estos 
antibióticos (6), se recomienda la ciprofloxacina 
como el medicamento de elección para pacientes 
con shigelosis de cualquier grupo de edad (7,8).
Otras alternativas incluyen la ceftriaxona y la 
azitromicina, antimicrobianos efectivos para los 
aislamientos multirresistentes. Sin embargo, la 
resistencia de los aislamientos de Shigella spp. a 
las fluoroquinolonas en India y en otros países 
asiáticos, limita la efectividad de estos antimicro-
bianos en el tratamiento de la shigelosis (9-12).
Shigella sonnei es responsable de la disentería 
y se considera un problema de salud pública 
emergente a nivel global (13), y en algunos paí-
ses como Malasia e India, se ha observado un 
incremento en la dominancia de S. sonnei como 
agente etiológico de la shigelosis (14,15). 
Según los reportes de otros países de Latino-
américa, como Argentina, el cambio en la 
frecuencia del serotipo S. sonnei se comenzó a 
evidenciar a partir del 2003 (16). La importancia 
de Shigella spp. en Colombia se refleja en el 
hecho de que hasta julio de 2014 los laboratorios 
de salud pública del país habían notificado 
4.415 aislamientos al sistema de vigilancia de 
enfermedades trasmitidas por alimentos y al de 
vigilancia de la enfermedad diarreica aguda que 
coordina el Grupo de Microbiología del Instituto 
Nacional de Salud. Desde 1997 y hasta julio del 
2014, los serotipos más frecuentes reportados 
fueron S. sonnei (54,7 %), Shigella flexneri (42 %), 
Shigella boydii (2,2 %), y Shigella dysenteriae 
(0,2 %); aquellos cuyos serotipos no pudieron 
identificarse representaron el 0,8 % (17).
La sensibilidad antimicrobiana encontrada en 
2.418 aislamientos de S. sonnei entre 1997 y julio 
del 2014, se asoció a trimetroprim-sulfametoxazol 
(88 %), tetraciclina (88,3 %), ampicilina (47,7 %), 
cloranfenicol (23,7 %), amoxicilina y ácido cla-
vulánico (6,4 %) (datos sin publicar del Grupo 
de Microbiología-Red Nacional de Laboratorios, 
Instituto Nacional de Salud). 
La técnica de electroforesis en gel de campo 
pulsado (PFGE) es un método de tipificación 
molecular con protocolos estandarizados que 
permiten comparar el ADN bacteriano entre ais-
lamientos y hacer el seguimiento de patrones 
moleculares a nivel regional o internacional (18).
A partir del 2004, la vigilancia molecular de 
Salmonella spp. mediante la técnica de PFGE se 
incorporó a la Red PulseNet de América Latina y 
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el Caribe; en el 2012 el Grupo de Microbiología del 
Instituto Nacional de Salud recibió la certificación 
para la incorporación de S. sonnei en la vigilancia 
molecular de esta red y se estableció su base de 
vigilancia molecular en Colombia. 
El objetivo del presente estudio fue caracterizar 
molecularmente aislamientos de S. sonnei recu-
perados en el marco del programa de vigilancia 
por el laboratorio de la enfermedad diarreica aguda 
en Colombia desde 1997 hasta el 2013.
Materiales y métodos
Tipo de estudio
El estudio epidemiológico fue de tipo descriptivo y 
su objetivo fue caracterizar, mediante PFGE, una 
muestra aleatoria de aislamientos clínicos de S. 
sonnei en Colombia.
Información epidemiológica
Se estudiaron 102 de los 2.048 aislamientos de S. 
sonnei remitidos a la Red Nacional de Laboratorios 
entre 1997 y marzo del 2013 para iniciar la vigilancia 
genotípica de S. sonnei en el país mediante PFGE; 
la selección se hizo de acuerdo con el patrón de 
resistencia antimicrobiana, el origen de la muestra, 
los casos esporádicos y la relación con brotes. 
De los aislamientos estudiados, 43 procedían de 
Bogotá, 12 de Boyacá, 18 de Nariño, ocho de 
Antioquia, ocho del Valle, cinco de Cundinamarca, 
cuatro de Santander, dos de Risaralda, uno 
del Cesar y otro de Norte de Santander; 35 
aislamientos se asociaron a diez brotes ocurridos 
en Bogotá (n=3) y los departamentos de Boyacá 
(n=8), Cundinamarca (n=5), Nariño (n=15) y Valle 
(n=4), y 67, a casos esporádicos. 
El 48 % (n=49) de los aislamientos correspondieron 
al sexo masculino y el 52 % (n=53) al femenino; 
la distribución de los casos por edad se relacionó 
con casos entre los 0 y los 5 años (n=41, 40,2 %), 
entre los 6 y los 14 años (n=39, 38,2 %) y a 
mayores de 14 (n=16,15,7 %); el 5,9 % (n=6) de 
los aislamientos carecían del dato de la edad (n=6, 
5,9 %). La mayoría de los aislamientos se recuperó 
de materia fecal (n=95, 93,1 %), de hemocultivos 
(n=3, 2,9%), y de orina (n=1, 1,0 %), y el 2,9 % 
(n=3) carecía de datos.
Caracterización fenotípica
Los aislamientos se habían confirmado previa-
mente en el marco de las acciones de vigilancia 
del Laboratorio Nacional de Referencia de la 
Dirección de Redes en Salud Pública del Instituto 
Nacional de Salud, mediante pruebas bioquímicas 
(19). La serotipificación se hizo con base en el 
esquema de Edwards y Ewing (20) mediante 
aglutinación en lámina usando los antisueros a, 
b y c (Eurobium). 
Se determinó la sensibilidad microbiana a los 
siguientes antibióticos con el método de Kirby-
Bauer: tetraciclina (TE) (30 µg), cloranfenicol (C) 
(30 µg), ácido nalidíxico (AN) (30 µg), amoxicilina-
ácido clavulánico (AMC) (10 µg) y ciprofloxacina 
(CIP) (5 µg), y con el método de concentración 
inhibitoria mínima (MIC, MicroScan) se determinó 
la sensibilidad a los siguientes antibióticos: 
ampicilina (AMP) (8-16 µg/ml), cefotaxima (CTX) 
(2-32 µg/ml), ceftazidima (CAZ) (1-16 µg/ml), 
ciprofloxacina (CIP) (1-2 µg/ml), gentamicina (GM) 
(4-86 µg/ml), y trimetroprim-sulfametoxazol (SXT) 
(2/38 µg/ml) (Manual de procedimiento para Gram 
negativos de MicroScan®); para ello se siguieron 
las recomendaciones y criterios del Clinical and 
Laboratory Standards Institute, 2013 (21).
Caracterización genotípica
La caracterización molecular de S. sonnei se 
hizo según el protocolo estandarizado por la red 
PulseNet International para la subtipificación 
molecular de S. sonnei utilizando la enzima de 
restricción primaria XbaI (Promega, USA), y la 
enzima de restricción secundaria BlnI (Roche, 
USA), con el fin de confirmar la procedencia del 
50 % de los aislamientos recuperados de brotes. 
Se utilizó la cepa Salmonella Braenderup H9812 
como marcador de peso molecular (18). 
El análisis de los patrones de bandas generados 
mediante la PFGE se hizo con el programa Gel 
Compare 2® V.4.0 (Applied Maths, Saint Martens-
Latem, Belgium). Se utilizó el coeficiente de Dice 
para comparar los patrones y establecer relaciones 
genéticas entre los aislamientos. La agrupación 
se basó en el algoritmo del método de pares de 
grupos no ponderados, usando la media aritmética 
(Unweighted Pair Group Method with Arithmetic 
Mean, UPGMA), con una tolerancia en la posición 
de las bandas de 1,5 % y una optimización de 
1,5 %. La definición de las categorías de las rela-
ciones genéticas entre los aislamientos, se hizo 
con base en los criterios de Tenover (22).
Análisis de los datos
Los datos se tabularon con el programa Microsoft 
Excel™ y se analizaron con el paquete estadístico 
Epi InfoTM, versión 7.0; las diferencias estadística-
mente significativas se evaluaron mediante la 
prueba de ji al cuadrado con un nivel de confianza 
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del 95 % para el sexo, la edad y el perfil de resis-
tencia antimicrobiana según los resultados de la 
agrupación obtenida mediante PFGE-XbaI.
Resultados
Análisis genotípico
Se identificaron 42 patrones mediante PFGE-
Xbal, los cuales se describen en la figura 1. Los 
patrones más frecuentes fueron COINJ6X01. 
0017 (n=18; 17,64 %), COINJ16X01.0004(n=10; 
9,8 %), COINJ16X01.0022 (n=6; 5,88 %), y 
COINJ16X01.0031(n=5; 4,91 %) (figura 1).
Los patrones de PFGE obtenidos y la relación 
con el origen geográfico de los aislamientos de S. 
sonnei estudiados, se presentan en el cuadro 1, y 
los patrones más frecuentes y su distribución por 
grupos de edad y tipo de muestra, en el cuadro 2.
Análisis del agrupamiento de los aislamientos 
mediante UPGMA 
En el dendrograma obtenido a partir de los patrones 
de PFGE con la enzima XbaI se establecieron tres 
grupos principales, considerando un índice de 
similitud del 70 %. El grupo I presentó 73,3 % de 
similitud, el grupo II, 81,97 %, y el grupo III, 70 %. El 
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Figura 1. Dendrograma de la relación genética de los 42 patrones de PFGE-XbaI para los 102 aislamientos de S. sonnei. Programa 
GelCompar II, versión 4.0, porcentaje de tolerancia y optimización 1,5. Grupos principales (I-III); a la derecha de la figura se indican 
los patrones con más de tres aislamientos: COINJ16X01.0017 (n=18; 17,6 %), COINJ16X01.0004 (n=10; 9,8 %), COINJ16X01.0022 
(n=6; 5,9 %), COINJ16X01.0031 (n=5; 4,9 %). El 61,8 % (n=63) se agrupó en 38 patrones. El código de los patrones corresponde 
a CO: Colombia, IN: Instituto Nacional de Salud, J16: Shigella sonnei, X01: enzima Xbal.
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grupo II se dividió en tres subgrupos: en el subgrupo 
IIA, con una similitud de 86,7 %, se relacionaron 
cuatro grupos con aislamientos genéticamente 
indistinguibles (100 % de similitud) y tres grupos 
presentaron patrones únicos diferentes; en el 
subgrupo IIB, con 88,6 % de similitud, se agrupa-
ron siete grupos de aislamientos genéticamente 
indistinguibles (100 % de similitud), y seis grupos 
presentaron patrones únicos, y el subgrupo IIC, 
con 84,8 % de similitud, incluyó siete grupos 
que relacionaron aislamientos genéticamente 
indistinguibles (100 % de similitud) y 12 grupos 
con patrones únicos (figura 1).
Con la enzima Blnl se identificaron 11 patrones 
de PFGE de los diez brotes (n=35) estudiados 
entre 2002 y 2013. Se seleccionó el 50 % de los 
aislamientos provenientes de los brotes remitidos 
al Grupo de Microbiología (n=22) para la confirma-
ción mediante la enzima Blnl. Se establecieron dos 
grupos principales: el grupo i presentó 79,5 % de 
similitud y el grupo ii, 97,5 %. El grupo i se dividió 
en dos subgrupos: ia, con 90,2 % de similitud, e ib, 
con 81,1 % (figura 2, cuadro 3).
Sensibilidad microbiana
De los 102 aislamientos seleccionados, el 63,8 % 
(n=65) presentó multirresistencia a tres o más 
familias de antibióticos; el patrón de multirre-
sistencia más frecuente para tres familias de 
antibióticos correspondió a TE-C-AMC (n=9; 
8,8 %), en tanto que el patrón TE-C-SXT-AMP-
AMC (n=19; 18,9 %), fue el más frecuentemente 
relacionado con cuatro familias de antibióticos. 
El 26,4 % (n=27) de los aislamientos presentaron 
resistencia a una o dos familias de antibióticos y 
el 9,8 % (n=10) de los restantes fueron sensibles. 
La relación del perfil de resistencia y el patrón de 
PFGE se presentan en el cuadro 4.
La correlación de los patrones de PFGE-Xbal y el 
patrón de resistencia a agentes antimicrobianos, 
reveló que el patrón más frecuente fue el 
COINJ16X01.0017 (cuadro 5), el cual presentó 
el patrón de resistencia TE-C-SXT-AMP-AMC 
en 10 aislamientos (52,6 %); el patrón de 
PFGE-XbaI COINJ16X01.0004 presentó dos 
patrones de resistencia más comunes: TE-C-
NA-AMP-AMC y TE-C-SXT-AMP-AMC en dos 
aislamientos (20 %), mientras que el patrón de 
PFGE-Xbal COINJ16X01.0031 presentó el patrón 
multirresistente TE-C-AMC en tres aislamientos 
(60 %). No se identificó una asociación entre los 
patrones de resistencia y los perfiles de PFGE con 
respecto a la edad ni al origen geográfico.
Cuadro 1. Distribución de los patrones de PFGE-Xbal de los aislamientos de Shigella sonnei por entidad territorial
Patrones Origen geográfico
Bogotá Nariño Boyacá Valle Santander Antioquia Norte de 
Santander
Cesar Risaralda Cundinamarca n (%)
COINJ16X01.0017   7   7   2 2   18 (17,6)
COINJ16X01.0004   5   1 1 3   10   (9,8)
COINJ16X01.0022   4 1 1     6   (5,9)
COINJ16X01.0031   2   3     5   (4,9)
Otros patrones (38) 25   8   9 5 1 7 1 2 5   63 (61,8)
Total 43 18 12 8 4 8 1 1 2 5 102
Cuadro 2. Patrones PFGE-Xbal de los aislamientos de Shigella sonnei estudiados por grupo de edad y por tipo de muestra
Patrones 
PFGE Xbal 
COINJ16X01 0,0004 0,0006 0,0011 0,0012 0,0017 0,0022 0,0023 0,0029 0,0031 Otros 
patrones 
Total
n(%) n (%) n (%) n (%) n (%) n (%) n (%) n (%) n (%) n (%)
Grupos de 
edad (años)
Tipo de 
muestra
0 a 5 
6 a 14 
>14
Total 
Materia fecal 
Hemocultivo
Orina
Total 
  5 (12,2)
  5 (12,8)
 
10
10 (10,5)
 
 
10  
 
 
 
1 (33,3)
 
1  
3 (7,7)
 
3
 
 
 
 
 
 
1 (33,3)
 
1
   8   (19,5)
   3     (7,7)
   3   (18,8)
14 
 15   (16,8)
 
1 (100)
16  
 
 
 
6 (6,3)
 
 
6  
 
3 (18,8)
3 
 
 
 
3   (7,3)
 
 
3 
1 (33,3)
 
1  
 
4 (25)
4 
   5   (5,3)
 
 
 5
25 (61)
28 (71,8)
  6 (37,5)
59
58 (61,1)
 
 
58
41
39
16
96
94
  3
  1
98
Los seis aislamientos faltantes por grupo de edad y los tres aislamientos faltantes por tipo de muestra, no tenían dato. Códigos de PFGE para 
denominar los patrones de Shigella sonnei: CO: Colombia, IN: Instituto Nacional de Salud, J16: Shigella sonnei, X01: enzima Xbal 
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Análisis estadístico
El análisis estadístico se basó en la agrupación 
obtenida mediante PFGE-Xbal en el grupo II (IIA, 
IIB y IIC); los grupos I y III se excluyeron del análisis 
debido al número de aislamientos asociados. 
En el análisis del grupo II (IIA, IIB y IIC) se inclu-
yeron las variables de edad, sexo y patrón de 
resistencia antimicrobiana en cada subgrupo. Al 
considerar las variables de edad y de sexo, no se 
encontró asociación estadísticamente significativa 
entre el patrón de PFGE-XbaI y dichas variables 
en ninguno de los subgrupos (IIA, IIB y IIC). 
Con los datos de la muestra, el patrón de PFGE-
XbaI se relacionó con el patrón de multirresistencia 
en los subgrupos IIA y IIB (ji al cuadrado: p=0,000), 
y no se encontró relación estadísticamente signi-
ficativa entre el patrón de PFGE-XbaI y el patrón 
de resistencia (cuadro 6).
Discusión
La importancia de S. sonnei en Colombia se 
debe a su frecuente notificación (53,5 %) y a su 
asociación con los brotes (datos sin publicar, 
Grupo de Microbiología, diciembre de 2013). En 
este estudio se determinó la relación genotípica 
de 102 de 2.048 aislamientos colombianos de S. 
sonnei recuperados entre 1997 y 2013 mediante 
PFGE, y se identificaron 42 patrones.
La técnica de PFGE ha demostrado ser una 
herramienta útil para la discriminación de aisla-
mientos y la identificación clonal de linajes en 
varias especies bacterianas debido a que ofrece 
una visión general de la arquitectura de su 
cromosoma. Mediante el análisis de recombinación 
de ADN, Karaolis estableció que S. sonnei es 
genéticamente homogénea, con bajos porcentajes 
de recombinación a lo largo del tiempo, es decir 
que es una especie muy conservada y clonal (23). 
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Figura 2. Dendrograma de la relación genética de los patrones de PFGE- Blnl para el 50 % (n=22) de los aislamientos de S. sonnei 
asociados a brotes. Programa GelCompar II, versión 4.0, porcentaje de tolerancia y optimización 1,5. Grupos principales: el grupo i, 
con el 79,5 % de similitud, y el grupo ii, con un 97,5 % de similitud (i-ii). A la derecha de la figura se indican los patrones frecuentes: 
COINJ16A26.0003 (n=3), COINJ16A26.0002 (n=5) y COINJ16A26.0001 (n=3). 
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Recientemente, Holt encontró evidencia sólida del 
agrupamiento regional de S. sonnei, lo que indica 
una asociación geográfica (24).
En este estudio, la agrupación de los 102 
aislamientos de S. sonnei mediante PFGE-XbaI 
permitió determinar 42 patrones en tres grupos 
(I-III) con alrededor de 70 % de similitud. Algunos 
hallazgos reportados previamente confirman la 
naturaleza clonal de S. sonnei. Mammina, et al. 
(2005), relacionaron aislamientos de regiones 
distantes del sur de Italia con casos importados de 
África mediante PFGE, estableciendo dos grupos 
en 64 aislamientos: A (n=13) y B (n=51); en el grupo 
A los patrones fueron indistinguibles y el grupo B se 
subdividió en tres grupos diferentes (B1, B2 y B3), 
que diferían entre ellos en menos de tres bandas, 
por lo que se consideraron como de relación pró-
xima (25). En un análisis mediante PFGE, Pazhani 
asignó un patrón idéntico a 11 de 17 aislamien-
tos de S. sonnei, en tanto que dos aislamientos 
se agruparon como cercanamente relacionados 
con este grupo, con diferencias en dos o tres 
bandas, y cuatro aislamientos no se relacionaron 
genéticamente (11). Pichel, et al., agruparon una 
muestra de S. sonnei en cuatro grupos principales 
(A-D) mediante PFGE-XbaI y otros cuatro (I-IV) 
mediante PFGE-BlnI, y determinaron 21 patrones 
de casos esporádicos y cinco patrones asociados 
a brotes en 56 aislamientos (16). 
Cuadro 3. Distribución de los patrones de PFGE-Xbal de los aislamientos de Shigella sonnei estudiados asociados a brotes por 
departamentos 
Fecha (semana 
epidemiológica)
Entidades 
territoriales
Total 
personas 
implicadas 
(n)
Aislamientos 
estudiados 
por PFGE (n)
Patrón PFGE – Xbal Patrón PFGE – Blnl Patrón de resistencia 
 11/07/2002 Cundinamarca Sd 5 COIN02J16X01.0002 
(n=4)
COIN02A26X01.0001 TE-SXT-AMP 
COIN02J16X01.0041 
(n=1)
31/07/2008 Cundinamarca/
Bogotá
Sd 3 COIN08J16X01.0013 
(n=2)
COIN08A26X01.0004 TE-SXT 
COIN08J16X01.0012 
(n=1)
23/09/2008 Boyacá Sd 3 COIN08J16X01.0014 
(n=1)
COIN08A26X01.0005 (n=1) 
COIN08A26X01.0003 (n=1)
TE-SXT
COIN08J16X01.0015 
(n=1)
COIN08J16X01.0016 
(n=1)
28/10/2008 Nariño Sd 2 COIN08J16X01.0017 
(n=2)
COIN08A26X01.0002 TE-C-SXT-AMP-AMC
TE-C-AMP-CTX-AMC
 01/12/2008 Nariño/La Cruz  163 5 COIN08J16X01.0017 
(n=4)
COIN08A26X01.0002 TE-C-SXT-AMP-AMC 
COIN08J16X01.0027 
(n=1)
AMC
22/07/2009 Boyacá/Santa 
Sofía
8 3 COIN09J16X01.0020 
(n=2)
COIN09A26X01.0007 TE-SXT
COIN09J16X01.0021 
(n=1)
COIN09A26X01.0008
15/09/2009 Boyacá/
Sotaquirá
12 2 COIN09J16X01.0023 
(n=2) 
COIN09A26X01.0006 TE-SXT / TE-SXT-AMP
30/08/2012 Nariño  22 4 COIN12J16X01.0031 
(n=3)
COIN12A26X01.0003 TE-C-AMC 
COIN12J16X01.0032 
(n=1)
 24/09/2012 Nariño/
Gualmatán
 6 4 COIN12J16X01.0029 
(n=3)
COIN12A26X01.0010 TE-C-AMC
COIN12J16X01.0033 
(n=1)
TE
07/02/2013 Valle 18 4 COIN13J16X01.0033 
(n=2)
COIN12A26X01.0011  
TE-C-AMP
 COIN13J16X01.0039 
(n=1)
COIN13J16X01.0004 
(n=1)
Sd: sin dato
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En este estudio se encontró que en algunos 
patrones asociados con brotes se incluyeron ais-
lamientos esporádicos no relacionados. El patrón 
COINJ16X01.0017 colombiano se relacionó con 
cinco aislamientos de un brote en Nariño ocurrido 
en el 2008 y con 14 aislamientos no relacionados, 
dos del 2004 provenientes de Bogotá y Valle, y 12 
de los años 2008, 2010, 2011 y 2013 provenientes 
de Nariño, Bogotá, Boyacá y Valle, lo cual indica 
la dispersión de estos patrones en otros depar-
tamentos del país.
En el estudio de Pichel, los brotes se agruparon en 
cuatro grupos principales y algunos aislamientos 
de casos esporádicos procedentes de áreas muy 
distantes se relacionaron mediante PFGE con 
los aislamientos de los brotes (16). En el análisis 
de los 35 aislamientos relacionados con diez 
brotes según los criterios de Tenover, la relación 
establecida permitió considerar que en dos de los 
brotes (Boyacá, 2009, y Nariño, 2008), se presentó 
un patrón de PFGE indistinguible, y en los otros 
ocho se encontraron patrones con una relación 
muy cercana, con cambios en dos o tres bandas 
de diferencia (22).
La resistencia a varios antimicrobianos en Shigella 
spp. se ha incrementado en los últimos años 
como viene reportándose en diferentes regiones 
del mundo (8-11,26), y se asocia principalmente 
a mecanismos de resistencia relacionados con la 
presencia de plásmidos, integrones de clase 1-2 
y betalactamasas (27-30).
En los aislamientos colombianos de S. sonnei 
estudiados la sensibilidad a todos los antibióticos 
evaluados fue de 9,8 % (10/102) entre 2004 y 
2011; la multirresistencia antimicrobiana en estos 
Cuadro 4. Relación entre el patrón de PFGE y el perfil de resistencia o multirresistencia por año, número de aislamientos y 
departamentos relacionados
Año N° aislamientos Patrones de PFGE–Xbal Perfil de resistencia/ 
multirresistencia
Entidad territorial
1997-2011
2012
2013
61
11
30
30
  7
16
3/10
1/3
2/8
Antioquia, Bogotá, Boyacá, Cesar,
Cundinamarca, Nariño, Risaralda,
Santander, Valle
Bogotá, Boyacá, Nariño
Antioquia, Bogotá, Boyacá, 
Norte de Santander, Valle
Cuadro 5. Análisis comparativo de los patrones de PFGE-Xbal y los patrones de resistencia antimicrobiana más frecuentes en los 
aislamientos de Shigella Sonnei estudiados
Patrón de resistencia antimicrobiana 
Patrones de PFGE- Xbal 
TE-C-AMC
TE-C-NA-
AMP-AMC
TE-C-SXT-
AMP-AMC
TE-SXT TE-SXT-AMP
Total 
n (%)
COINJ16X01.0017 2 10  12   (20,6)
COINJ16X01.0004 1 2   2  5     (8,6)
COINJ16X01.0002 4  4     (6,8)
COINJ16X01.0031 3 1  4     (6,8)
COINJ16X01.0009 1   2    3     (5,17)
COINJ16X01.0013 3    3     (5,17)
COINJ16X01.0023 2 1    3     (5,17)
COINJ16X01.0029 3    3     (5,17)
COINJ16X01.0012 2  2     (3,4)
COINJ16X01.0018   2  2     (3,4)
COINJ16X01.0020 2  2     (3,4)
COINJ16X01.0037 2  2     (3,4)
COINJ16X01.0032, 0035  1a   2     (3,4)b
COINJ16X01.0006,0011, 0041 1a     3     (5,17)b
COINJ16X01.0025,0028,0034   1a     3     (5,17)b
COINJ16X01.0014,0015,0016,0021, 0040  1a   5     (8,6)b
Total general 9 6 19 16 8 58 (100 %)
*Los 17 patrones de PFGE-Xbal restantes se agruparon en 15 patrones de resistencia diferentes.
a: número de aislamientos correspondiente al patrón de resistencia y patrón de PFGE 
b: porcentaje total por patrón de resistencia antimicrobiana
Códigos de PFGE para denominar los patrones de Shigella sonnei: CO: Colombia, IN: Instituto Nacional de Salud, J16: Shigella sonnei, X01: enzima Xbal
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aislamientos se ha observado desde 1998, cuando 
se encontró el patrón de PFGE COIN98J16X01. 
0001 en un aislamiento de un paciente de dos 
años procedente de Risaralda. La resistencia 
a cefalosporinas de tercera generación solo se 
presentó para la cefotaxima (CTX) en 2,9 % (n=3) 
de los aislamientos en los años 1998, 2005, 2008, 
y a la ceftazidima (CAZ) en 0,98 % de ellos (n=1) 
en el 2005. 
La resistencia al ácido nalidíxico se confirmó 
en 17 aislamientos entre el 2003 y el 2013, 12 
de los cuales presentaban alta resistencia y, 
cinco, resistencia intermedia; debe recordarse 
que el ácido nalidíxico se considera un factor 
predictor de una disminución de la sensibilidad 
a la ciprofloxacina y a las fluoroquinolonas, línea 
de antibióticos recomendada por la OMS para el 
tratamiento de infecciones por Shigella spp. (7). 
Se observó la resistencia a la ciprofloxacina en un 
aislamiento del 2012 procedente de un paciente 
de 7 años en Bogotá, el cual presentaba el patrón 
COIN12J16X01.0003, lo que resalta la impor-
tancia de la vigilancia antimicrobiana de estos 
mecanismos, ya que esta tendencia podría darse 
en los aislamientos asociados con infecciones por 
S. sonnei en el país.
La resistencia al ácido nalidíxico y a la cipro-
floxacina en Asia y África, se ha incrementado 
progresivamente entre el 2007 y el 2009, alcanzando 
64,5 y 29,1 %, respectivamente. En Europa y 
América se siguen registrando niveles bajos de 
resistencia (<5 y <1 %, respectivamente) (31).
La relación obtenida mediante la agrupación per-
mite encontrar patrones y relaciones significativas. 
Reukit, et al., reportaron en la agrupación clonal de 
aislamientos de S. sonnei cuatro grupos principales: 
en el grupo 2, representado por aislamientos con 
un alto porcentaje de similitud (95,9 a 99,7 %) y 
un mismo patrón de multirresistencia, se pudo 
establecer la relación entre los aislamientos estu-
diados del subgrupo clonal IIA-IIB con el perfil 
de multirresistencia, lo cual permitió establecer 
una relación estadísticamente significativa que 
podría indicar su relación con los perfiles de 
multirresistencia (32).
Khan, et al., demostraron recientemente que las ma-
nifestaciones extraintestinales de la shigelosis no 
se relacionaban exclusivamente con S. dysenteriae 
de tipo 1, como se había considerado hasta 
entonces (33). El espectro de las complicaciones 
intestinales y extraintestinales graves que producen 
todas las especies de Shigella spp. hace de esta 
una enfermedad difícil de tratar una vez que las 
complicaciones se han desarrollado.
Las infecciones extraintestinales como las bacte-
riemias no son comunes; se considera que la 
infección neonatal por S. sonnei produce gran 
morbilidad y mortalidad, y complicaciones como 
la enterocolitis y la septicemia (34).
Se analizaron aislamientos de hemocultivos con 
infección por S. sonnei de origen extraintestinal 
(2,9 %), uno de los cuales se había aislado en un 
recién nacido procedente de Bogotá y presentaba 
el patrón COIN11J16X01.0029, con resistencia 
a TE; el segundo aislamiento correspondía a un 
paciente de 4 años con síndrome febril proce-
dente de Antioquia, el cual presentó el patrón 
COIN05J16X01.0006 con multirresistencia a SXT-
AMP-TE, y el tercer caso, un adulto de 35 años 
positivo para HIV procedente de Risaralda, presentó 
el patrón de PFGE COIN09J16X01.0012 con 
resistencia a SXT-TE, lo cual resalta la importancia 
de la vigilancia de esta enfermedad, ya que puede 
afectar a grupos de población vulnerable con 
manifestaciones clínicas más graves.
En este estudio se estableció la base de datos 
de los patrones electroforéticos de aislamientos 
de S. sonnei mediante PFGE, los cuales serán 
incorporados en la base nacional de datos. Con 
ello se contribuye a la investigación de brotes y 
Cuadro 6. Conjunto de análisis basados en la agrupación 
obtenida mediante PFGE-XbaI del grupo II (IIA, IIB y IIC)
Grupo II Variable Categoría p 
A
 
Sexo Masculino
Femenino
0,497
Edad (años) 0-4
5-15 
>16
0,296
0,139
0,584
Patrón de resistencia 
antimicrobiano
Resistente
Multirresistente 
0,492
0,000*
B
 
Sexo Masculino
Femenino
0,367
Edad (años) 0-4
5-15 
>16 
0,928
0,581
0,551
Patrón de resistencia 
antimicrobiano 
 
Resistente
Multirresistente 
0,551
0,000*
C
 
Sexo Masculino
Femenino
0,670
Edad (años) 0-4
5-15 
>16 
0,459
0,549
0,846
Patrón de resistencia 
antimicrobiano
Resistente
Multirresistente 
0,627
0,179
*Prueba estadísticamente significativa 
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casos esporádicos en Colombia y, además, la 
información de dicha base alimenta la base de 
datos regional del Centro de Referencia Regional 
de PulseNet América Latina y Caribe, que opera 
en el Instituto de Enfermedades Infecciosas, 
ANLIS, “Dr. Carlos G. Malbrán” en Argentina. Esta 
información se comparte con los países miembro de 
la red PulseNet en caso de alertas internacionales 
de brotes y para la notificación de los patrones de 
circulación común en la región que pueden persistir 
en el tiempo.
Al comparar los patrones de PFGE colombianos con 
la base regional de datos, se encontraron patrones 
detectados en otros países de Latinoamérica. 
Es el caso de los patrones COINJ16X01.0017 y 
COINJ16X01.0004, los cuales se relacionaron 
con algunos de Perú (Laboratorio de Referencia 
Nacional de Enteropatógenos, Centro Nacional de 
Salud Pública, Instituto Nacional de Salud, Lima 
LRN- INS, Perú, http://www.ins.gob.pe/portal/home-
cnsp/), así como del patrón COINJ16X01.0022, 
relacionado con un patrón de PFGE de Costa Rica 
(Centro Nacional de Referencia de Bacteriología, 
INCIENSA, Costa Rica, http://www.inciensa.sa.cr/
inciensa/centros_referencia/bacteriologia.aspx), el 
patrón COINJ16X01.0003 relacionado con uno de 
Chile (Laboratorio de Genética Molecular y Sección 
de Bacteriología, Instituto Nacional de Salud 
Pública de Chile, http://www.ispch.cl/vigilancia-
bacteriologia-0), el patrón COINJ16X01.0028 
relacionado con un patrón de Argentina (Red de 
Diarreas y Patógenos Bacterianos de Transmisión 
Alimentaria, Servicio de Fisiopatogenia y Enterobac-
terias, Antígenos y Antisueros, Instituto Nacional de 
Producción (INPB)-INEI-ANLIS, http://www.anlis.
gov.ar/cnrl/?page_id=117), y el patrón COINJ16X01. 
0021, presente en los años 2009 y 2013, el cual 
se relacionó con un patrón de Brasil (Centro 
de Bacteriología, Instituto Adolfo Lutz, Brasil) 
(datos compartidos por la Red PulseNet Regional 
América Latina y Caribe, Instituto de Enfermedades 
Infecciosas, ANLIS, “Dr. Carlos G. Malbrán”).
Estos patrones electroforéticos reportados en otros 
países sin vinculación epidemiológica aparente 
pueden estar asociados con viajes de personas 
dentro de estos países o a zonas fronterizas, así 
como con fuentes comunes de infección, con el 
potencial de diseminación de diferentes clones 
que persisten durante largo tiempo y la transmisión 
de persona a persona de una cepa particular 
con cambios genéticos menores a lo largo de un 
extenso período, o con una combinación de todos 
estos eventos (35,36).
Al considerar factores como el incremento en la 
frecuencia de S. sonnei con resistencia antimicro-
biana a nivel global y la capacidad de dispersión 
de los aislamientos asociados con morbilidad 
y mortalidad, se entiende por qué este patógeno 
causante de la enfermedad diarreica aguda es un 
problema emergente de salud pública que requiere 
seguimiento microbiológico y epidemiológico, así 
como el fortalecimiento del sistema nacional de 
vigilancia de patógenos entéricos.
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